IDENTIFICATION

Species: Solanum pennellii
Locus: XP_015071208

Gene Model: XP_015071208.1
Description: SpnEXPA-05
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=Solanum+pennellii
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T04130

EXTERNAL RESOURCES
https://solgenomics.net/organism/Solanum pennellii/genome
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DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLNO0050

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLNO0050 super family cl31535 expansin A; Provisional 41-266 2.54e-87
SEQUENCES

Peptide

>SpnEXPA-05

MLLQLLLTVTLCSTFSLAHSHYNWSPSSSSSTAAAAAAHPSEWRPGRATYYAPADPR

DVVGGACGYGDLERSGYGKSTAGLSTVLFEKGQICGACFEVRCVEELRWCIPGTSIIV
TATNFCAPNYGFESDGGGHCNPPNAHFVLPIEAFEKIAIWKASNMPVQYRRIKCRKEG
GVRFTINGAGIFLSVLISNVAGAGDIVAAKVKGSRTGWLPMGRIWGQNWHISADLKN
QPLSFEITSSDGVTLTSYNVAPKIWNFGQTFQGKQFES

CDS (coding sequence)
>SpnEXPA-05

TCAAATTAATAAGCTGATTTTAGAAGAAAAACTATAGTAGTATCAATGGAGAAGT
AATAGAATTTCCCAAATTCCCAAAATTCTCATTACTATCGAAAATGTTGCTACAAT
TATTACTAACAGTCACACTGTGTAGTACATTCTCACTAGCTCACTCCCACTACAAT
TGGTCACCGTCTTCCTCCTCCTCCACCGCCGCCGCCGCCGCCGCTCACCCATCGGA
GTGGCGCCCGGGACGGGCAACCTACTATGCTCCAGCAGATCCACGGGATGTAGT
AGGTGGCGCGTGTGGGTACGGTGATTTAGAGAGAAGTGGGTATGGTAAATCAAC
AGCTGGATTAAGCACTGTGCTATTCGAAAAGGGTCAGATTTGCGGAGCTTGCTTT
GAAGTTCGATGTGTTGAGGAACTCCGATGGTGTATTCCGGGTACTTCGATTATTGT
TACTGCAACGAATTTTTGTGCTCCGAATTATGGATTTGAATCTGATGGCGGTGGA
CATTGTAACCCTCCAAATGCACATTTTGTTCTGCCGATTGAAGCTTTTGAGAAAAT
TGCGATTTGGAAAGCTTCGAACATGCCTGTTCAGTATCGAAGAATTAAGTGCAGA
AAGGAAGGAGGAGTTCGATTCACGATCAATGGTGCTGGAATATTCTTGTCTGTTT
TAATCAGTAACGTTGCAGGCGCGGGTGATATAGTGGCAGCAAAAGTTAAGGGTT
CAAGAACAGGATGGCTTCCCATGGGTAGGATTTGGGGCCAAAACTGGCATATAA
GTGCGGATTTGAAGAATCAACCACTTTCTTTCGAGATAACAAGCAGTGATGGAGT
CACCTTAACATCTTACAATGTTGCTCCGAAGATCTGGAATTTTGGACAGACTTTTC
AAGGTAAGCAGTTCGAATCGTAGGCTGTTCCTGGACCTTTCTTGAGGTATTCGTC
AAGATTGAGTTGTGCTTCTTTATGATGGCGAACTACCAGATGTAGATTTTGGAGT
GCAAAGTTGTAAGATCACTTGAATGTAATAGTATGTTTCATAGTTTATACATGTGT
TGTATTGTGTTGGTTGCTATATGAAGAATAATGTTGCACATACAGCCGGTGTCACT
GTAGATAATTTTCATTCCAGCAGATGAATTCCATGTTCAGGCGATAAACGCCTAA
AGATCCGAA

Nucleotide



>SpnEXPA-05

TAGTTTTGAGCCGAAATATAGTTTAAGGGTAAATATGAGCTATTTCGGATAGTTT
AATGGTATTGGCATGCAATGTGACATTCATATGACATCCACGTGGCATTTAACAA
CTTTCGCTAATTAGAAGGGTAATTTTGACCTAATAGTATGACGGAAAGGATAGTT
GTGAACCGAAATAAAGTTTAAGGATATATATGAACTATTTCAAATAGTTTAATAA
TATTTTTGAGCCTTTTTCGTATTAAAAATGAGTTTCATCACTCTTAATTAGATGCTT
CGTGTTTGTGCTCTACAAATGGAAAAAAAAGGATCATACTATGAAATATTTATCC
TTTAAAAGGAGTCTTTAAGTGACTCGATTTCAATTTATGTCGGTATCAATACAAAT
ATCCAATATCAAAATAAAACAAAAAAACTATTTTCCCTAATAATTATATATTTCG
AATTCAATTTCTGAATTAAAAAATAGTCTACTCAAATGAATTTTAAAAAATACGA
ATTCAAATTAATAAGCTGATTTTAGAAGAAAAACTATAGTAGTATCAATGGAGAA
GTAATAGAATTTCCCAAATTCCCAAAATTCTCATTACTATCGAAAATGTTGCTACA
ATTATTACTAACAGTCACACTGTGTAGTACATTCTCACTAGCTCACTCCCACTACA
ATTGGTCACCGTCTTCCTCCTCCTCCACCGCCGCCGCCGCCGCCGCTCACCCATCG
GAGTGGCGCCCGGGACGGGCAACCTACTATGCTCCAGCAGATCCACGGGATGTA
GTAGGTGGCGCGTGTGGGTACGGTGATTTAGAGAGAAGTGGGTATGGTAAATCA
ACAGCTGGATTAAGCACTGTGCTATTCGAAAAGGGTCAGATTTGCGGAGCTTGCT
TTGAAGTTCGATGTGTTGAGGAACTCCGATGGTGTATTCCGGGTACTTCGATTATT
GTTACTGCAACGAATTTTTGTGCTCCGAATTATGGATTTGAATCTGATGGCGGTGG
ACATTGTAACCCTCCAAATGCACATTTTGTTCTGCCGATTGAAGCTTTTGAGAAAA
TTGCGATTTGGAAAGCTTCGAACATGCCTGTTCAGTATCGAAGGTAGTATAGTTT
CTTGTCCTTTAATTTCTGTTATTATTTGATGTTTCTTATATTTCGATTATCATATTAT
TTTGTTGTAGTTATTGTTCTGTTACTATCTGCTATTTCTTAAGTCGATGATCTATCG
GAAATAACCTTGGAAGTAAGATTTGCCTACACTCCACCCTCTTGGGATTCCATTTT
GTGGGACATTGGGTATTGTTGTTGTTGTTTTTTTAGATGCTTCATTGGGAGAATTC
ATTACTCCTTTCGTTTCACGAATAATTCTGATCTGATTAAAGGAGAAAAATGGTC
ATCGAGGATTCATATAGCCAATCTCAGCTTATTTGGGATCAAAGGCGTAGTTGTG
GTTATAAGAAGCATTAGATGGTTCAAAGGTTGGAAATTTTAGTATTTTGGTCAAT
TTCTTAGGAAAATTTTAGGTCCGTAACAATTTAAATGTCTCTCGTAAAGAGCTCTC
ATGAAACTATTCACATAATTTCATTTGTGATTCTCTAATTCAATGTTGTTCATGGA
GGATTAAACTATTTTCCCTTCATAGTAATGTGCATCATACTCCCCTAAGGATAGCG
TGGTGGTTGAAGGGTTGGAATGACAACCAAGGGTATGAAGGCTCGGATTCTAGT
AGAGAGCGAGCAGATGAACTCTTCCCATCTGCCTAAACCTTGGTTCATATAGGGT
CATCTATTTGTGCAAAGCTGAACATAATTCCAATCTTGAACTAATGAATCAACTA
TGGCTCAAAGCGAAACTAGTTGTGGTCAACTATGTGAACCTTCTATATCGATAAT
CACCAGAGTTACAGTATTTTACGTTGATTTTCATCATAGTATGTATTAAAGCTTAC
AGAGCAGCTGCTTCCTTATTCCTCCCTGCCCTTCACCACCATATCTTCAAGCACAG
CTCCTTTAGTGTGCTTGGCATTACCTTGCTCATATAAAAATAGATCAAGCCTCAAA
ATCTGTGGATTTCGCGGGCACCAACATTTTATAAGGGAAGTCCTTCTGTTTCCCTT
CTAATAAAACCATCTTCACCGATCTATACTGAATTTAGTATTCCTTGCTTTCACCA
CCTTCAGGTGTCACTATGTTGCACTTGAACATTCACCTAGTATTCACATTCTTTGT
AAGTCTTGCAAAAGTTCCTTTGAAATCCAGATACAATATATGGTGCATCTCCAGT
TCACCGAGGAAATGACCCTTCATAGAGGATGTAGAGGTCGAGGATTAGAATTTGT
TTCCTTTCCCAGAGTTCAGTATAATTCTTTTCTTTCTGTTATTGATAGATTTCTATC
ACTAGGGGTTGTTTCAATATCTTATTATCTTCTTGTTCTTTTTATTTGTTACTATTG
CGTCTTTTTCATTGTTTGCTCAGTGAGGGTCTTTCGAAAACAGCTTCTCTAGTTGG
TGTGTTGTTGTCTTCTTCATGAGCCTTGCAAAAGTCCCTCTGAACTCCAGAGTCCA
GATACAGTATAGTTTTGTATCTTGATTATTAGCAAGTACATGTATAGTATTTATCT
GAATATTCAAGTTTTTGTTAGCTCTTCTGTTCTGAATCTACAGTTGATGGAGAATT
TACAGTGTGCCTTTTTTTCACTATTTCCAACAGAATTAAGTGCAGAAAGGAAGGA




GGAGTTCGATTCACGATCAATGGTGCTGGAATATTCTTGTCTGTTTTAATCAGTAA
CGTTGCAGGCGCGGGTGATATAGTGGCAGCAAAAGTTAAGGGTTCAAGAACAGG
ATGGCTTCCCATGGGTAGGATTTGGGGCCAAAACTGGCATATAAGTGCGGATTTG
AAGAATCAACCACTTTCTTTCGAGATAACAAGCAGTGATGGAGTCACCTTAACAT
CTTACAATGTTGCTCCGAAGATCTGGAATTTTGGACAGACTTTTCAAGGTAAGCA
GTTCGAATCGTAGGCTGTTCCTGGACCTTTCTTGAGGTATTCGTCAAGATTGAGTT
GTGCTTCTTTATGATGGCGAACTACCAGATGTAGATTTTGGAGTGCAAAGTTGTA
AGATCACTTGAATGTAATAGTATGTTTCATAGTTTATACATGTGTTGTATTGTGTT
GGTTGCTATATGAAGAATAATGTTGCACATACAGCCGGTGTCACTGTAGATAATT
TTCATTCCAGCAGATGAATTCCATGTTCAGGCGATAAACGCCTAAAGATCCGAAT
CAGGAGGGCATGATTACACTAAGTATGTCGTTGTTTCTACTAGAATTATGGTCCA
TTCTCCATTTATAAGGCCTGATTTTCTCCCGAATTTAAAGCTTCCTAACAAACTAA
AGGACATGTATATTTAAGATAAACTACCTCCTCACCTTAGAAAGTTAACAAATAA
CCTATGTTGCTCGAATTCACACAAACATTTTCAGAGAGTGCGAGCAACAACTCAA
ATAACTATATATCTAAATAAGATCAAAAACGCAATTAAAGACAAACTTCATCTAC
AATCATAGCAAAAATTCCAGTGGTTGGAGAGGGAAGAAGAGGTAAATTTCCTCA
CCTTGCATCATTACAACACAATCAGAAAATCATCTTTTATTTCCACTCATCTTGAT
ATGGTTAGAAAGCCATGATGTTTGAACCCTCCAAAAGTGTTGCCACACCAGTGTT

GGGTCCTCAAAAATGCATTACTTTTGGAGGATCCAACATGTACCCAACGGAGCTT
CAA



